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 3139 تابستان تاريخ پذيرش:   2139 تابستانتاريخ دريافت:          
 چكيده
سواحل جنوبی دریای خزر و  )sucisrep resnepicA(  تاسماهی ایرانی  ساختار ژنتیکی و جمعیتیهدف از این بررسی ارزیابی 
ذخایر تاسماهیان سواحل جنوبی دریای   AND ابیو روش توالی ی) pool-Dژن ناحیه کنترلی میتوکندریایی (با رودخانه سفیدرود 
واکنش های زنجیره ای ، AND، استخراج توسط تور ترال کفی نمونه برداریروش کار شامل . بود 1191 – 1391خزر طی سال های 
دایی که نشاندهنده ج tsF. شاخص های تنوع مولکولی، شاخص توزیع شکل گاما، شاخص بود RCPمحصول و توالی یابی پلیمراز 
، آزمون دقیق فرضیه صفر مبنی بر مستقل بودن جمعیت ها، گسترش و  پراکنش تاریخ جمعیتی با دو روش تست جمعیت ها می باشد
، تنوع 0/163 ± 0/101تنوع هاپلوتایپی یا ژنیهاپلوتایپ،  91محاسبه، تجزیه و تحلیل و نتایج زیر بدست آمد:  sF uF  تاجیما و تست
مناطق نمونه بین  0/00در سطح احتمال یا فاصله جمعیتی  tsFمقدار  ،0/31شاخص توزیع شکل گاما ، 0/190±0/010نوکلئوتیدی 
تکرار فراوانی هاپلوتایپی فقط نمونه های سفیدرود با سایر نواحی نمو نه برداری اختلاف معنی  00001پس از  که بود برداری اندک
غیر معین  و شبیه  تاسماهی ایرانیله را مورد تأیید قرار داد. تاریخچه جمعیتی آزمون تفاوت در داخل جمعیت ها این مسئدار داشت و 
. آزمون های بی طرفی تاجیما و شاخص نمود) آن را تأیید 0/160به مدل بسط ناگهانی بود و مقدار کم شاخص راجرز و هارپندینگ (
تاسماهی بودند. نتایج نشان داد که جمعیت نعنی دار بود که هر دو شاخص منفی و م -0/022و  -0/81بین مناطق به ترتیب   sF uF
مدیریت ما  بایستیمناطق دیگر، و با توجه به یکسان بودن جمعیت ها در رودخانه سفیدرود جدا از سایر مناطق دیگر می باشد  ایرانی
 قراض کامل آنها، اعمال گردد. هیگیری بمنظور افزایش تنوع ژنی و افزایش ذخایر جمعیت های مختلف این ماهیان با ارزش قبل از ان
 
 ANDتوالی یابی سواحل جنوبی دریای خزر، ، و جمعیتی ، ساختار ژنتیکیتاسماهی ایرانی :کليدیلغات 
 
لنويسنده مسئو*
 
D
wo
ln
ao
ed
 d
orf
m
si 
i.jf
a r
1 t
2:0
+ 4
30
03
no 
hT 
sru
ad
D y
ce
me
eb
2 r
ht8
02 
71
    
    
 [  
OD
1 :I
2.0
02
29
SI/
JF
02.
41
01.
63
68
  ] 
 .......ساختار ژنتيکي و جمعيتي تاسماهي ايراني                                                                          و همکاران  چکمه دوز 
 11
 
 مقدمه
و با يكي از قديميترين   )snoegruts(تاسماهيان 
ارزش ترين گروه ماهيان مي باشند (به دليل خاويار)  که با 
ميليون ساله از زمان ژوراسيک تا زمان  220 توجه به قدمت
 simeB(حال از آنها بعنوان فسيل های زنده نام مي برند 
گونه ماهيان خاوياری موجود در  20. از )7991 ,.la te
گونه از تاسماهيان  6، )2002 ,srekramyaR(جهان 
در دريای خزر و  osuHو  resnepicAمتعلق به دو جنس 
آن وجود دارند که امروزه قسمت  رودخانه های منتهي به
اعظم خاويار توليدی جهان را به خود اختصاص مي دهند 
تاثير عوامل انساني از قبيل بهره برداری بيش از ولي بدليل 
حد از ذخاير، تخريب زيستگاهها و افزايش عوامل آلودگي، 
تخريب مناطق تخمريزی و وجود موانع در مهاجرت آنها، 
در سراسر جهان منجمله ذخاير  جمعيت های اين ماهيان
آنها در دريای خزر در معرض خطر انقراض قرار گرفته و 
سبب کاهش چشمگير ذخاير تاسماهيان در اين منبع آبي 
تاسماهيان  اکثرلذا . )6002 ,imezakruoP( گرديده است
در ليست ماهيان درمعرض خطر اتحاديه بين المللي 
 ,.la te oguD(اند  قرار گرفته NCUIحفاظت از طبيعت 
 در سالهای اخير تاسماهي ايراني .)8002 ,giwduL ;4002
از مهمترين و اصلي ترين گونه  )sucisrep resnepicA(
های تكثيری در مراکز تكثير و بازسازی ذخاير در ايران 
بوده است و همه ساله تعداد زيادی از مولدين اين گونه 
ت بصورت مصنوعي تكثير و بچه ماهيان حاصله جه
بازسازی ذخاير به رودخانه های محل مهاجرت رهاسازی 
مي شوند.  در حال حاضر سهميه صادرات خاويار کشورهای 
،  SETICحاشيه دريای خزر بر اساس مصوبات کنوانسيون 
منطبق بر انجام گشت های ارزيابي ذخاير و برآورد ميزان 
تاسماهيان صيد شده در هر منطقه مي باشد. مطالعات 
در زمينه ساختار ژنتيكي مي تواند اطلاعات مولكولي 
ارزشمندی را درخصوص شناخت جمعيت های احتمالي و 
بقاء  وبه منظور کمک به تصميمات مديريت ما هيگيری 
گونه های در معرض خطر را در اختيار مراجع ذيصلاح قرار 
ما مديريت  هدف. )6002 ,.la te lahtnesoR(مي دهد 
ذخاير ماهيان مي ری پايدار از هيگيری حفاظت و بهره بردا
کيفيت و که دستيابي به اين هدف نيازمند آگاهي از  باشد
است. بنابراين قبل از اجرای هر ذخاير اين ماهيان پراکنش 
برنامه مديريتي يا توليدی ضرورت دارد تا ساختار ژنتيكي 
جمعيتهای مربوطه را شناسايي و با روشهای مولكولي مورد 
و سپس برنامه مديريتي را برای حفظ و  ارزيابي قرار داد
بازسازی ذخاير آن تدوين و اعمال نمود (رضواني گيل 
). ساختار ژنتيكي جمعيت 2380کلايي و همكاران،
تاسماهي ايراني صيد شده از گشت های ارزيابي ذخاير 
حوضه جنوبي دريای خزر تاکنون مورد بررسي قرار نگرفته 
اسازی بيش از دهها است و عليرغم تكثير سالانه و ره
ميليون بچه تاسماهي ايراني ، متاسفانه اطلاعات از ساختار 
ژنتيكي و جمعيتي اين گونه در نواحي شيلاتي دريای خزر 
اندک بوده و اين ماهيان بدون آگاهي از تنوع جمعيتي آنها 
مورد تكثير قرار مي گيرند که چه بسا ممكن است جمعيت 
خاير منطقه ديگر مورد يک منطقه در کارگاه بازسازی ذ
 تكثير و رهاسازی بچه ماهيان حاصله قرار گيرند.  بنابراين
بازسازی های قبل از انجام هر گونه برنامه ضروری است 
و با آنها  اقدام و جمعيتي ذخاير، به بررسي تنوع زيستي 
ساختار ژنتيكي آنها نسبت به تكثير مصنوعي در  اطلاع از
 افزايشآبي در راستای  جهت رهاسازی به همان منابع
در دهه های اخير محققين علوم .  نموداقدام  بوميذخاير 
شيلاتي بمنظور شناسايي جمعيت های مختلف آبزيان و 
تعيين ساختار ژنتيكي آنها روش های نوين مولكولي نظير 
، مايكروستلايت و توالي PLFA، DPAR، PLFR-RCP
يمي مثل را جايگزين استفاده از روش های قد ANDيابي 
بررسي های مورفومتريک و مريستيک نموده اند. از بين اين 
يكي از روش های  ANDروش های مولكولي، توالي يابي 
نوين و دقيق مولكولي مي باشد که در اکثر آزمايشگاههای 
شيلاتي و تحقيقاتي جهان بمنظور بررسي های 
خويشاوندی، جمعيتي و ساختار ژنتيكي انواع گونه های 
 تحقيق، اين از مورد استفاده قرار مي گيرد. هدفآبزيان 
-Dبا ژن  تاسماهي ايراني جمعيتي تعيين ساختار ژنتيكي و
 سطح در ANDميتوکندريايي و روش توالي يابي  pool
رودخانه سفيدرود که يكي از اصلي ترين  در مولكولي
مكانهای مهاجرتي و توليد مثلي است و سواحل جنوبي 
 تواند مي تحقيق از اين نتايج حاصل بوده است. دريای خزر
D
wo
ln
ao
ed
 d
orf
m
si 
i.jf
a r
1 t
2:0
+ 4
30
03
no 
hT 
sru
ad
D y
ce
me
eb
2 r
ht8
02 
71
    
    
 [  
OD
1 :I
2.0
02
29
SI/
JF
02.
41
01.
63
68
  ] 
  1313 تابستان/2سال بيست وسوم/شماره                                                                          مجله علمي شيلات ايران
 11
 
 سياستهای روند اجرايي و بهبود تاثير قابل توجهي در
اين  ذخائر بازسازی بخش مديريت علمي ما هيگيری در
 .واقع گردد سودمند گونه با ارزش
 
 مواد و روش ها
نمونه تاسماهي ايراني در اوزان مختلف از  38
نمونه،  00 سواحل جنوبي دريای خزر (ناحيه دو شيلاتي
 00نمونه، ناحيه چهار شيلاتي  20ناحيه سه شيلاتي 
نمونه)  با تورال ترال کفي توسط کشتي تحقيقاتي گيلان 
اعماق  در 0متر و لنج سي سرای  20اعماق بالای  در
ي از باله دمي آنها تمقس) صيد و 0متر (شكل  20بايين 
درجه قرار گرفت و  66توسط قيچي بريده و داخل الكل 
س به آزمايشگاه ژنتيک موسسه تحقيقات بين المللي سپ
 تاسماهيان دريای خزر منتقل شد. 
 
 
 نواحی شیلاتی نمونه برداری شده با تورال تور کفی   – 1شکل 
 
نمونه مناسب برای  30ژنومي بافت باله دمي  AND
نمونه و رودخانه  8آناليز داده ها (نواحي شيلاتي هر کدام 
روش استات آمونيوم (چكمه دوز  نمونه) با 8سفيدرود 
 220در  AND) استخراج و تمپلت 2380قاسمي، 
درجه  2ميكروليتر آب مقطر استريل حل و در دمای 
 AND، کيفيت RCPسانتيگراد قرار داده شد. قبل از انجام 
 0های استخراج شده با استفاده از الكتروفورز ژل آگارز 
ومتر نانودراپ توسط دستگاه اسپكتروفتدرصد و کميت آنها 
نانومتر  230و  260در طول موج های   0001DNمدل 
 pool-Dتوالي ثبت شده ژن  IBCNتعيين شد. از بانک ژن
انتخاب و يک جفت تاسماهي درياچه ای ميتوکندريايي 
 CT TCC TTG GTC TAC GGTآغازگر به توالي
 GGT TAA TGG GGG TGT ACGو  )drawrof(
سنتز  rennuR eneGر توسط نرم افزا )esrever(  GA
 0شامل  )RCP(شد. هر ويال از واکنش زنجيره ای پليمراز 
 RCPميكروليتر  8نانوگرم،  220 ANDميكروليتر 
ميلي مولار،  28 2lCgMميكروليتر  0/8، )X 01( reffuB
ميكروليتر از هر  0ميلي مولار،  20 sPTNdميكروليتر  0
 qaTزيم ميكروليتر از آن 2/2پيكومول) و  28آغازگر (
(سيناژن،  8lμ/uبا غلظت  پليمراز esaremylop AND
 28ايران) بود که با آب مقطر استريل به حجم نهايي 
 )RCP(ميكروليتر رسانده شد. واکنش زنجيره ای پليمراز 
 relcyc PX مدل  REOIBداخل دستگاه ترمال سايكلر 
انجام  )anihC ,reoiB ,sulp 69 ,tneidarg relcyc PX(
دقيقه واسرشته سازی  8خه های حرارتي شامل: شد و چر
درجه  26در دمای   )noitarutaned laitini(اوليه 
ثانيه واسرشته سازی در  28سيكل شامل  88سانتيگراد، 
درجه  08ثانيه دمای  28درجه سانتيگراد،  26دمای 
ثانيه مرحله  82،   )gnilaenna( سانتيگراد برای اتصال
درجه سانتيگراد و در  02ای در دم  )noitagnole(بسط 
درجه سانتيگراد برای بسط  02دقيقه دمای  20نهايت 
نهايي بود. برای اطمينان از عدم وجود آلودگي در واکنش 
نمونه ها از يک ويال جداگانه کنترل منفي حاوی  RCP
ميكروليتر  8استفاده شد.  ANDتمامي مواد بجزء تمپلت 
راه مارکر مولكولي تمامي نمونه ها به هم RCPاز محصول 
در ژل آگارز  )ynamreG ,HbmG satnemreF(باز 220
درصد الكتروفورز و بقيه آنها پس از ارسال به بخش  0
و به  )yfiruP(مولكولي شرکت ماکروژن، خالص سازی  
برای توالي يابي استفاده شدند.  ANDعنوان تمپلت 
 drawrof به همراه آغازگر ANDواکنش های توالي يابي 
 ,1.3v tik eyDgiB( eyDgiBبا بسته  pool-D ژن
و  )ASU ,AC ,ytiC retsoF ,smetsysoiB deilppA
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 LX0373 مدل rezylana ANDتوسط دستگاه 
 انجام شد. )ASU ,smetsysoiB deilppA(
و رديف  32.2 samorhCبازنگری توالي ها با نرم افزار  
 W latsulCبا نرم افزار )engilA( خواني آنها 
انجام شد. شاخص های تنوع  )7991 ,.la te nospmohT(
مولكولي از قبيل تعداد هاپلوتايپ ها، مكان های چند 
، جايگاههای انتقالي )setis cihpromylop(شكلي 
، )snoisrevsnart(، جايگاههای متقاطع )snoitisnart(
تنوع هاپلوتايپي و نوکلئوتيدی به همراه واريانس آنها بر 
 ،   چند شكلي اضافه و حذف  7891 ,ieNاساس مدل 
، شاخص توزيع )msihpromylop noiteleD-noitresnI(
) retemarap epahs noitubirtsid ammagشكل گاما (
به منظور برآورد نرخ يا ضريب ناهمگوني بين مكان های 
مورد بررسي، واگرايي ژنتيكي بصورت جفتي داخل و بين 
 tsFمناطق نمونه برداری يا فاکتور 
که نشانه جدايي جمعيت ها مي باشد  )1991 ,niktalS(
تكرار فراواني هاپلوتايپي بمنظور معني دار يا  22220با 
عدم معني دار بودن، فرضيه صفر مبني بر مستقل بودن 
بر  )tset tcaxe(جمعيت ها با استفاده از آزمون دقيق 
اساس اختلاف هاپلوتايپي بين جمعيت ها، گسترش و 
 dna cihpargomed lacirotsiHيتي (پراکنش تاريخ جمع
-D(تست تاجيما  -0) با دو روش snoisnapxe laitaps
با  ،)7991 ,uF(  sF uFو تست  )9891 ,amijaT fo tset
 ,.la te reiffocxE( 1.3 niuqelrAاستفاده از نرم افزار 
 )3002 ,.la te sazoR(   PS anDو نرم افزار  )2991
  محاسبه شد.
 
 نتایج
تاسماهي ايراني به اندازه   pool-Dنمونه ژن  30توالي 
شد و تمامي توالي  )engilA(رديف خواني  )pb(باز  808
الي  910646NJثبت شد ( IBCNها در بانک ژن 
 6). سيزده هاپلوتايپ بدست آمد که 630646NJ
بود. هيچ هاپلوتايپ  )euqinu(هاپلوتايپ منحصر به فرد 
ودخانه سفيدرود وجود مشترکي بين سه ناحيه شيلاتي و ر
 ). 0نداشت (جدول 
شاخص توزيع شكل گاما بين مكان های مورد بررسي 
محاسبه شد که نشاندهنده نرخ متوسط موتاسيون  2/60
جايگاه  860در اين گونه بود. نتايج تنوع مولكولي شامل 
جايگاه ژني چند شكلي (پلي  08تک شكلي (مونومورف)، 
جايگاه  00، )snoitisnart(جايگاه انتقالي  66مورف)، 
عدم مشاهده چند شكلي ، )snoisrevsnart( متقاطع
 noiteleD-noitresnI(  حذف اضافه و
موتاسيون بود. ميزان تنوع   88و  )msihpromylop
برای تمامي )iP( و تنوع نوکلئوتيدی  )dH(هاپلوتايپي 
 2/382 ± 2/802و  2/066 ± 2/020توالي ها به ترتيب 
ين تنوع ژنتيكي هاپلوتايپ های به بدست آمد. همچن
دست آمده در داخل هر جمعيت  با استفاده از نرم افزار 
محاسبه شد که اين مقدار تنوع  1.3 niuqelrA
برای تمامي مناطق در حد بالا و در  )dH(هاپلوتايپي 
قرار داشت. مقدار  0 ± 2/222الي  2/226 – 2/020دامنه 
ق نيز همانند تنوع در بين مناط )iP(تنوع نوکلئوتيدی 
 ± 2/882الي  2/602 ± 2/802هاپلوتايپي بالا و در دامنه 
). مقدار بالای محاسبه شده 0قرار داشت (جدول  2/882
اين دو شاخص مي تواند نشان از وجود تنوع در اين گونه 
با توجه به تاثير عوامل انساني در روند بازسازی ذخاير 
سواحل جنوبي طبيعي و مصنوعي تاسماهي ايراني در 
 دريای خزر باشد.  
محاسبه شده بين چهار جمعيت اندک بود  tsFمقدار 
بطوريكه کمترين فاصله جمعيتي بين نمونه های رودخانه 
) و بيشترين فاصله -2/022شيلاتي ( 2ود و ناحيه سفيدر
شيلاتي ديده شد  2و ناحيه  0جمعيتي بين ناحيه 
بسيار اندک  tsFبر اين اساس هرچند که ميزان ). 2/600(
پس از  2/82محاسبه گرديد ولي در سطح احتمال 
تكرار فراواني هاپلوتايپي فقط نمونه های سفيدرود  22220
 ≥ 2/82اختلاف معني دار داشت ( با ساير نواحي شيلاتي
) و ساير نواحي بصورت مقايسه جفتي اختلاف معني دار p
  ).8نبود (جدول 
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 تاسماهی ایرانی pool-Dتعداد و پراکنش هاپلوتایپی ژن  – 1جدول 
 1 1 1 4 5 6 7 8 9 11 11 11 11 جمع
 هاپلوتایپ
 ناحیه
 1  1  1 1 1 1       5
 1        1 1 1 1   5
 4      1  1  1  1 1 5
 سفیدرود 1 1 1           1
 جمع 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 81
 تاسماهی ایرانی pool-Dاطلاعات تنوع ژنتیکی ژن  – 1جدول 
 پارامتر ناحيه سفيدرود 2 8 0
 تعداد نمونه ها 8 8 8 8
 جايگاه ها 808 808 808 808
 تعداد جايگاه های چند شكل 6 30 20 28
 )sleDnI(چند شكلي اضافه و حذف 2/222 2/222 2/222 2/222
 د هاپلوتايپتعدا 8 8 2 8
 )iP(تنوع نوکلئوتيدی  2/602 ± 2/802 2/202 ± 2/302 2/222 ± 2/802 2/882 ± 2/882
 )dH(تنوع هاپلوتايپي  0 ± 2/222 0 ± 2/802 2/6 ± 2/020 0 ± 2/682
 تاسماهی ایرانی pool-D(مثلث بالا) ژن   eulav-pبر اساس فراوانی هاپلوتایپی (مثلث پایین) و میزان   tsFمیزان  - 1جدول
 نواحی نمونه برداری سفیدرود 1 1 4
 سفيدرود  2/82 2/82 2/82
 0 2/002  2/880 2/800
 8 -2/660 2/222  2/066
 2 -2/022 2/600 -2/622 
 
 noitaitnereffid-non(آزمون تفاوت جمعيت ها 
بين مناطق نمونه برداری در سطح  )seulav p tcaxe
درصد بين رودخانه سفيدرود و ساير نواحي  2/82احتمال 
و در بين ساير نواحي  )p ≥ 2/82شيلاتي معني دار بود (
). اين آزمون برای p≤ 2/82شيلاتي معني دار نبود (
محاسبه شد که معني دار   p=  2/222تمامي نمونه ها 
و آزمون تفاوت محاسبه شده ژن  tsFنبود. بر اساس فاکتور 
بين جمعيت های تاسماهي ايراني مناطق مورد  pool-D
ني رودخانه مطالعه مي توان بيان نمود که تاسماهي ايرا
سفيدرود هنوز بعنوان يک جمعيت مستقل مطرح بوده  
که بايستي مديريت شيلاتي مبني بر بازسازی ذخاير آن 
  ) .2بطور جدی اعمال گردد (جدول 
) yrotsih cihpargomedتاريخچه جمعيتي(
تاسماهي ايراني با استفاده از آزمون گسترش و توزيع 
) که تفاوت noitubirtsid hctamsimتاريخ جمعيتي(
ژنتيكي جفتي بين هاپلوتايپ ها مي باشند و بر اساس 
) غير noisnapxe neddusبسط و گسترش ناگهاني (
و شبيه مدل بسط ناگهاني بود (شكل  )ladominu(معين 
   ).0
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 تاسماهی ایرانی pool-Dآزمون تفاوت ژن  eulav-pمیزان  - 4جدول 
 نواحی نمونه برداری سفیدرود 1 1 4
 سفيدرود    
 0 2/202   
 8 2/202 2/022  
 2 2/882 0/222 0/222 
 
 
 تفاوت های جفتی مشاهده شده (ستون) و توزیع عدم تطابق (خطی) - 1تصویر 
 تاسماهی ایرانی pool-Dبر اساس مدل بسط ناگهانی ژن 
 
مقدار کم محاسبه شده شاخص راجرز و هارپندينگ 
خچه جمعيتي و شبيه بودن )، غير معين بودن تاري2/062(
 ). 8به مدل بسط ناگهاني را مورد تاييد قرار داد (جدول 
تاجيما همانند  )stset ytilartuen(آزمون های بي طرفي 
توالي بين مناطق به ترتيب   30برای  sF uF شاخص 
محاسبه شد که هر دو شاخص منفي و از  -2/66و  -2/23
 ).p≤ 2/02لحاظ آماری معني دار نبودند (
 تاسماهی ایرانی pool-Dتست توزیع و پراکندگی عدم تطابق  ژن  - 5جدول 
 stset tif-fo-ssendooG SF s’uF D s’amijaT منطقه
 P SF P D P
 ggaR
 
 DSS P
 7/712 7/81 7/222 7/08 7/087 7/22 7/777 7/730 سفیدرود
 7/737 7/18 7/731 7/23 7/213 7/73 7/722 7/373 2ناحیه 
 7/711 7/01 7/732 7/27 1/789 7/20 -7/072 7/292 3حیه نا
 7/977 7/37 7/721 7/37 -7/717 7/22 7/331 7/137 2ناحیه 
 7/111 7/32 7/137 7/78 7/297 7/22 7/037 7/097 بین مناطق
 DSSشاخص راجرز هارپندينگ، مجموع مربع انحرافات = 
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 بحث
ان باا کاهش ذخاير آبزيان در بسياری از نقاا  جها 
ققين علوم شيلاتي جهت ماديريت ذخااير عث شده تا مح
آبزيان قبل از هر اقدام عملي به مطالعه و تعياين سااختار 
ژنتيكي گونه های با ارزش آن منطقه از طرياق روشاهای 
مولكولي روی آورند کاه در برناماه هاای بهاره بارداری از 
ذخاير آبزيان دريايي، صنعت آبزی پاروری و برناماه هاای 
 ,la te niL(يت زيادی مي باشد اصلاح نژادی دارای اهم
 ANDو برای اينكار از داده های مربو  به تاوالي  )2002
استفاده مي شود و از آنجاييكاه چناين داده هاايي کمتار 
قرارمي گيرناد،  )noitceleS(تحت تاثير شاخص انتخاب 
بهتر مي توانند سااختار ژنتيكاي و جمعيتاي را مشاخص 
پراکنش زياد در زمان  نمايند. ماهيان دريايي عموما بدليل
لاروی يا بزرگسالي، عدم وجود مواناع فيزيكاي در مساير 
مهاجرت و عدم جدايي مكان های سطح اندکي از تمايز و 
. )0002 ,ettiweH(اخاتلاف ژنتيكاي را دارا ماي باشاند 
بيشترين پراکنش تاسماهي ايراني در قسمت خزر جنوبي 
اهيان در است بطوريكه گونه غالب را در باين سااير تاسام 
اين نواحي دارا بوده و در سال های اخير بيشترين ميازان 
صيد و استحصال خاويار از درياا و نياز ماديريت شايلاتي 
مراکز بازسازی ذخاير مبناي بار تكثيار و رهاساازی بچاه 
ماهياان خاويااری مخاتص تاساماهي ايراناي باوده اسات 
. با توجه به تخريب رودخانه های )6002 ,imezakruoP(
هاااجرت و تخمرياازی، عاادم تكثياار طبيعااي در محاال م
رودخانه ها، آلودگي های نفتي، روناد افزايشاي صايد باي 
رويه در سواحل جنوبي دريای خزر احتمال تكثير مولدين 
بدون اطلاع از ساختار ژنتيكاي و جمعيتاي آنهاا هماواره 
وجود دارد که مي تواند سبب افزايش ضريب همخوني در 
روناد در درازمادت تارثيرات جمعيت های آن گردد.  اين 
سويي به دنبال دارد و به صورت تدريجي مي تواند سابب 
تخريب ذخاير ژنتيكي و نابودی تدريجي خزانه ژني گوناه 
ها و جمعيت ها گردد که از عوارض آن مي تواناد کااهش 
سرعت رشد، کاهش مياانگين طاول، کااهش درصاد هام 
 80 آوری و افزايش لاروهای نااقص الخلقاه در ياک دوره 
). زمانيكه يک گونه 6280ساله باشد (پورکاظمي،  22الي 
خاص از ماهيان قرار است باه عناوان ياک منباع حيااتي 
ماديريت شاود تواناايي ارزياابي ژنتيكاي و دسترساي باه 
ساختار ژنتيكي جمعيت آنها مي تواند بعناوان ياک ابازار 
قدرتمند در حفظ توليدات شيلاتي آنها بكار گرفتاه شاود 
. بنابراين اطلاع و آگاهي از سااختار )0991,.la te beeS(
ژنتيكي و جمعيتي تاساماهي ايراناي در ساواحل جناوبي 
دريای خزر قبل از هر گونه اقدام عملي در راستای ازديااد 
ذخاير آن ضروری و هدف از مطالعه حاضر بررسي ساختار 
ژنتيكي و جمعيتاي تاساماهي ايراناي طاي گشات هاای 
باا اساتفاده از  3380 – 0680ارزيابي ذخاير ساال هاای 
ميتوکنادريايي   pool-Dو ژن   ANDروش تاوالي ياابي 
 بود.  
باز رديف شده  808تعداد موتاسيون مشاهده حاصل از 
تاسماهي ايراني در بين جمعيت های   pool-Dبرای ژن 
مناطق مورد مطالعه و مقدار شاخص توزيع شكل گاما 
گونه بود. نشاندهنده نرخ متوسط موتاسيون در اين 
) معتقدند که تنوع 0220و همكاران ( dlawnurG
در ماهيان دريايي مخصوصا  pool-Dهاپلوتايپي ژن 
تاسماهيان از مقدار متوسط تا بالا و اين مقدار برای تنوع 
نوکلئوتيدی از کم تا متوسط مي باشد. ايشان ميزان تنوع 
را برای تاسماهي پوزه کوتاه  pool-Dهاپلوتايپي ژن 
و تنوع  2/203الي  2/026 murtsoriverb resnepicA
را بدست آوردند هر  2/2822الي  2/0022نوکلئوتيدی 
چند که اين مقدار برای تاسماهي آتلانتيک 
بسيار کمتر محاسبه شده  suhcniryxo suhcniryxo.A
 بود
. در اين بررسي بر اساس  اختلاف )0002 ,.la te nigriW(
تنوع ژنتيكي بر اساس ميزان هاپلوتايپ،   80نوکلئوتيدی 
 2/382و  تنوع نوکلئوتيدی  2/066 )dH( تنوع هاپلوتايپي 
در  0020و همكاران در سال  hglohkhsohKبدست آمد. 
بررسي ساختار جمعيتي و ژنتيكي تاسماهي ايراني رودخانه 
 سفيدرود و سواحل جنوبي دريای خزر با استفاده از ژن
وع هاپلوتايپي و هاپلوتايپ، تن 6، تعداد pool-D
 ) و2/226± 2/302نوکلئوتيدی بين مناطق را به ترتيب (
) محاسبه نمودند.  ايشان بر اساس 2/222 ± 2/002(
عنوان کردند که تاسماهي ايراني رودخانه  tsFشاخص 
سفيدرود با سه ناحيه آستارا، نوشهر و بندر ترکمن دارای 
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و سه  اختلاف معني دار بوده و يک جمعيت مجزا مي باشد
ناحيه ديگر با يكديگر دارای اختلاف جمعيتي نمي باشند. 
هاپلوتايپ های مختلف بدست آمده در چهار منطقه مورد 
مطالعه اين بررسي و عدم اشتراک همگي آنها نشان از 
وجود تنوع در تاسماهي ايراني سواحل جنوبي دريای خزر و 
رودخانه سفيدرود و با توجه به تمامي عوامل طبيعي و 
انساني صورت گرفته در سالهای گذشته مي تواند باشد. در 
-Dاين بررسي ميزان تنوع هاپلوتايپي و نوکلئوتيدی ژن 
برای تاسماهي ايراني کمي بيشتر از نتايج ساير  pool
محققين بود ولي نتايج تنوع ژنتيكي بدست آمده از اين ژن 
 te gnahZ(مشابه ساير گونه های تاسماهيان مي باشد 
 ,.la te orttauQ ;0002 ,.la te nigriW ;3002 ,.la
. ساختار ژنتيكي جمعيت ها مداوما در حال تغيير و )2002
تحول مي باشد که اين تغيير بستگي به ميزان توليد مثل 
بين جمعيت ها دارد. جمعيت کارگاههای تكثير بزرگترين 
عامل تغيير ساختار ژنتيكي نسبت به جمعيت رودخانه ها 
مولا از لحاظ اندازه کوچكتر از جمعيت رودخانه بوده و مع
مي باشند. کاهش اختلاف ژنتيكي از طريق آميزش 
خويشاوندی و رانش ژنتيكي در بين جمعيت های کارگاه 
بر  tsFهای بازسازی ذخاير امری متداول مي باشد. شاخص 
به روشني نشان داد که جمعيت  AVOMAاساس تست 
ود مستقل از جمعيت ساير تاسماهي ايراني رودخانه سفيدر
نواحي شيلاتي مي باشد درحاليكه اختلاف آماری معني 
داری بين نمونه های سواحل جنوبي دريای خزر بر اساس 
اين شاخص بدست نيامد و اين مسئله نيز توسط آزمون 
 جمعيتي مورد تائيد قرار گرفت. مقدار  )tset tcaxe(دقيق
اين آزمون بين  tsF معني دار نبود ولي  در تاييد فاکتور p
رودخانه سفيدرود و سه منطقه ديگر دارای اختلاف معني 
دار بود و در مجموع اين دو آزمون نشان دادند که جمعيت 
تاسماهي ايراني رودخانه سفيدرود هنوز به عنوان يک 
جمعيت مستقل و بومي سواحل جنوبي دريای خزر بوده و 
اير اين بايستي مديريت شيلاتي مبني بر بازسازی ذخ
جمعيت با ارزش اعمال و در برنامه های تاسماهي پروری 
، P≤ 2/82آزمون های بي طرفي (  . در اولويت قرار گيرد
)  هر دو منفي، غير D= -2/08، P≤ 2/02; sF= -2/260
معني دار،  غير معين و شبيه مدل بسط ناگهاني 
راجرزهارپندينگ بودند و نشان دادند که يک بسط و 
تاسماهي ايراني و در مناطق مورد مطالعه گسترشي در 
صورت گرفته است و   اين مي تو اند بدليل اجرای 
سياستهای بازسازی ذخاير از طريق تكثير مصنوعي و يا 
جابجايي مولدين در زمان توليد مثل بين کارگاههای 
بازسازی ذخاير بوده باشد. در حقيقت وجود تنوع ژنتيكي و 
 ن گونه بين دو حوزه آبريز هتروزايگوسيتي بالا در اي
رودخانه های سفيدرود و گرگانرود، به احتمال اجرای همين 
سياستها و روند تكثير مصنوعي و رهاسازی بچه ماهيان به 
رودخانه های محل مهاجرت عنوان شده بود  
. بر اساس نتايج حاصل )1102 ,.la te zuodhemkahC(
ن داشت که اين بررسي مي توان اذعا pool-Dاز توالي ژن
با توجه به بسط و گسترش جمعيت های تاسماهي ايراني 
           در سواحل جنوبي دريای خزر، هنوز تنوع ژنتيكي و
مولكولي در اين گونه وجود دارد ولي به سبب بسط 
جمعيت ها در اثر فعاليت های انساني و در يک دوره زماني 
ن برای کوتاه مدت که درسال های گذشته اتفاق افتاده زما
رسيدن جمعيت های تاسماهي ايراني به تعادل ژنتيكي 
 کافي نبوده است. 
در مجموع نتايج حاصل از اين بررسي نشان داد که 
تاسماهي ايراني رودخانه سفيدرود يک جمعيت مجزا از سه 
ناحيه شيلاتي ديگر ميباشد و جمعيت های اين گونه در 
تيجه سواحل جنوبي دريای خزر يكي مي باشند ولي ن
گيری نهايي در اين باره منو  به بكارگيری ساير ژن های 
ميتوکندريايي در کنار ساير روش های مولكولي نظير 
مي باشد ارزيابي نتايج  PLFA  ، PLFRمايكروستلايت، 
اين بررسي و بكارگيری نتايج آن درآينده مي تواند 
راهگشای مديريت شيلاتي در بازسازی صحيح جمعيت 
ايراني که گونه غالب صيد تاسماهيان در های تاسماهي 
سواحل جنوبي دريای خزر مي باشد بخصوص جمعيت 
 .  رودخانه سفيدرود و ذخاير اين گونه با ارزش گردد
 
 تشكر و قدرداني:
نويسندگان اين مقاله بر خود واجب مي دانند تا از  
سهراب دژنديان، محمدرضا بهروز خوشقلب، علي حلاجيان 
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Abstract 
The goal of this study was to analyse the population genetic structure of the Persian sturgeon 
(Acipenser persicus) between South Caspian Sea and Sefidrud River with mtDNA control region (D-
loop gene) and DNA sequencing method during 2010 – 2012 sturgeon stock assessment project. Fish 
speciemns were collected by bottom trawl net. Extraction of DNA,  PCR and DNA sequencing were 
carried out. Diversity index, the gamma distribution shape parameter for the rate heterogeneity among 
sites and nucleotide sequence, Fst index, exact test,  the historical demographic pattern using neutrality 
tests and mismatch distribution analysis (D test of Tajima and Fs test of Fu) were analysed. Thirteen 
haplotypes were obtained, average (±SD) for haplotype diversity was 0.961 ± 0.101, nucleotide 
diversity was 0.038 ± 0.015, the gamma distribution shape parameter was 0.19,  Fst  index revealed 
little genetic structure between populations and the significant Fst  value was seen by 10000 
permutation only between Sefidrud River and Other Areas (P≤ 0.05) and was confirmed by exact test 
of population differentiation. Mismatch distribution for Acipenser persicus appeared to be unimodal, 
which closely matched the expected distributions under the sudden expansion model and supported by 
the low Harpending’s Raggedness index (0.061). Tajima’s D and Fu’s Fs statistics were -0.84 and -
0.220, respectively, and was not significant. The results of this study showed that the population of 
Acipenser persicus in Sefidrud River were genetically differentiated from South Caspian Sea and three 
other areas represented a single panmictic populations. Therefore, fisheries managements of this 
valuable species should be directed towards conservation of gene pools and increasing different  
populations. 
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